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RESUMO
Objetivo: Realizar uma análise dos documentos publicados na base Scopus, antes e depois da declaração da pandemia pela 
Organização Mundial da Saúde (OMS), utilizando a análise de redes bibliométricas para interpretar os resultados. Métodos: 
Trata-se de pesquisa bibliográfica realizada em 2021 na base Scopus, selecionando os artigos publicados em periódicos e 
conferências. Os metadados da pesquisa bibliográfica foram analisados em dois períodos - antes e depois da declaração da 
pandemia, utilizando-se como ferramenta analítica visual os softwares CiteSpace, VOSviewer e Gephi para o cálculo das métricas. 
Resultados: No período anterior à declaração da pandemia, o CiteSpace gerou a rede de cocitação com 20.438 documentos, 
de 1951 a março de 2021. A análise revelou uma concentração de publicações em 2003, devido à síndrome respiratória aguda 
grave (SARS), que surgiu em 2002. No período da pandemia, foram analisadas 120.868 publicações, de 1951 a abril de 2021, 
que se concentraram no tema COVID-19. Conclusão: Conclui-se que a COVID-19 mobilizou a comunidade científica na busca 
de soluções para a pandemia. Autores e publicações relevantes são cocitados criando redes de conhecimento que consolidam 
este tema.
Descritores: Coronavírus; COVID-19; Bibliometria.
INTRODUÇÃO
O coronavírus pertence a uma grande família de vírus que geralmente causam doenças leves a moderadas 
do trato respiratório superior, como o resfriado comum. No século XXI, os surtos de coronavírus surgiram pela 
transmissão por animais, causando doenças graves e problemas em escala global(1).
Existem centenas de coronavírus, a maioria dos quais circula entre animais, incluindo porcos, camelos, morcegos 
e gatos. Às vezes, esses vírus são transmitidos para os humanos - chamados de evento de transbordamento - e 
podem causar doenças. Três dos coronavírus podem ter resultados mais sérios nas pessoas, e essas doenças 
são: a SARS (síndrome respiratória aguda grave) que surgiu no final de 2002 e desapareceu em 2004; a MERS 
(síndrome respiratória do Oriente Médio), que surgiu em 2012 e permanece em circulação nos camelos; COVID-19, 
que foi divulgada como tendo surgido em dezembro de 2019 na China e um esforço global está em andamento para 
conter seu spread. A COVID-19 é causada pelo coronavírus SARS-CoV-2(2-4).
O surto de doença por coronavírus em dezembro de 2019 colocou o tema sob o foco da necessidade de 
informação de qualidade para um diverso leque de pesquisadores e produtores de informação. A necessidade de 
basear a tomada de decisão em evidência é prioritária para que o impacto dessa doença seja minimizado(3).
A síndrome respiratória aguda grave, coronavírus 2 (SARS-CoV-2), e a nova doença do coronavírus (COVID-19) 
têm sido motivos de grande preocupação para a comunidade de saúde em geral, mas principalmente para médicos 
especializados em doenças infeciosas, medicina pulmonar e cuidados intensivos(5).
A comunidade científica está mobilizada para uma rápida e eficaz apresentação de soluções. Não só em nível 
científico, mas também em nível da cidadania responsável, onde a informação se torna um recurso relevante para 
diversos interessados. Políticos e gestores de organizações são chamados a tomar decisões que afetam o quotidiano, 
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a economia e principalmente a saúde de populações em todos os níveis. Em nível prático, as decisões sobre como, 
por exemplo, aplicar a quarentena requerem uma base sólida baseada nas melhores evidências disponíveis. Uma 
pergunta é transversal a todos estes interessados em recolher e usar a informação: quais as frentes de pesquisa 
sobre o coronavírus?
O mapeamento científico pode utilizar métodos bibliométricos para examinar como as disciplinas, campos, 
especialidades e documentos individuais estão relacionados entre si. Produz uma representação espacial dos 
achados análogos aos mapas geográficos(6,7). Esse tipo de mapeamento é uma combinação de classificação e 
visualização(8). A visualização revelou-se uma abordagem poderosa para analisar uma grande variedade de redes 
bibliométricas, desde redes de relações de citação entre publicações ou periódicos até redes de relações de coautoria 
entre pesquisadores ou redes de relações de coocorrência entre palavras-chave. A meta é criar uma representação 
da estrutura da área de pesquisa, particionando elementos (documentos, autores, periódicos, palavras) em diferentes 
grupos. A visualização é então usada para criar uma representação visual da classificação que emerge. Portanto, 
o objetivo deste artigo é realizar uma análise dos documentos publicados na base Scopus, antes e depois da 
declaração da pandemia pela Organização Mundial da Saúde (OMS), utilizando a análise de redes bibliométricas 
para interpretar os resultados.
MÉTODOS
Trata-se de pesquisa bibliográfica realizada em 2021. Este estudo adotou o método de revisão bibliométrica, 
porque este tipo de análise fornece uma ferramenta útil para inferir conhecimentos de um corpo de literatura e 
interpretar a evolução, distribuição e desenvolvimento de pesquisas em um determinado campo(9,10). 
Com base nas análises da coocorrência de palavras-chave e da cocitação, a cientometria pode ajudar os pesquisadores 
a entender o mapeamento do conhecimento dos campos científicos e rastrear fronteiras de desenvolvimento(10).
A pesquisa bibliográfica foi realizada na base Scopus e capturou informações divididas em dois períodos: antes 
da pandemia – de 1951 a março de 2020, e após a declaração da pandemia com a inclusão dos anos de 2020 e 
2021 – de 1951 a 2021.
O diagrama de fluxo da seleção e análise de dados é ilustrado na Figura 1.
Figura 1 - Fluxo da análise bibliométrica da pesquisa bibliográfica sobre Coronavírus.
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Neste artigo, foi utilizado o CiteSpace, que é um software gratuito e popular, projetado especificamente para 
explorar as tendências emergentes e mudanças importantes em várias áreas de pesquisa(11-13). Ele utiliza um conjunto 
de registros bibliográficos como entrada e delineia a estrutura intelectual do domínio do conhecimento por meio de 
redes de cocitação de documentos e algoritmos de localização(14). Portanto, no presente estudo, o CiteSpace foi 
escolhido como a ferramenta analítica visual para analisar a literatura existente sobre o tema da Coronavírus no 
período de 1951 a março de 2020.
Devido à grande quantidade de referências bibliográficas coletadas para o período de 1951 a 2021, não foi 
possível utilizar o CiteSpace. Como alternativa, foi utilizado o software gratuito VOSviewer(15,16) para gerar a rede 
de coocorrência de palavras-chave e de cocitação de referências citadas. Para calcular as métricas de redes, foi 
utilizado o software gratuito Gephi(17).
Alguns parâmetros no CiteSpace devem ser adequadamente definidos de acordo com os objetivos da pesquisa: 
o valor da escala de tempo foi definido como 1, o que significa que todo o intervalo de tempo foi dividido em várias 
fatias de 1 ano para o processamento de dados; para formar as redes finais, foram seguidos os critérios de seleção 
do “nó”, “Top 50 por slice” e “Interpolação do limite”. “Top 50 por slice” significa que os 50 itens mais citados ou 
ocorridos de cada ano serão selecionados para construir uma rede. Quando o número de itens não for grande o 
suficiente para apresentar uma rede, a Interpolação do limite é usada.
Além disso, as métricas utilizadas neste estudo foram a cocitação por explosão (Co-citation Bursts), que fornece 
evidências de que uma publicação específica está associada a um aumento nas citações(14). O CiteSpace rotula 
cada cluster com base em três algoritmos especializados - frequência inversa de documentos (TF*IDF), testes de 
probabilidade de log (LLR) e testes de informação mútua (MI). O LLR geralmente fornece o melhor resultado em 
termos de exclusividade e cobertura(11). Assim, no presente estudo, a LLR foi empregada.
Para garantir a qualidade da análise de cluster, dois indicadores importantes devem ser verificados para 
medir as propriedades estruturais da rede. A modularidade Q representa a extensão em que uma rede pode ser 
separada em múltiplos componentes. Uma alta modularidade pode indicar uma rede bem estruturada, mas redes 
com pontuações de modularidade de 1 ou muito próximas de 1 podem refletir o comportamento ou preferência de 
citação de um único artigo, portanto, é menos representativo(14). O valor da silhueta representa o nível de incerteza 
ao interpretar a natureza do cluster, isto é, a homogeneidade de um cluster. Seu valor varia entre - 1 e 1. Quanto 
mais próximo o valor de 1, mais consistentes são os membros do cluster. Neste estudo, espera-se que a rotulagem 
do cluster seja mais direta, com um valor de silhueta superior a 0,5.
As redes de coocorrências de palavras-chave são obtidas a partir da extração de termos do título e do resumo 
de uma publicação ou da lista de palavras-chave fornecidas pelo autor de uma publicação. Em alguns casos, 
especialmente na literatura mais antiga, as palavras-chave são restritas a uma única palavra, mas em outros casos 
também incluem termos que consistem em várias palavras. O número de coocorrências de duas palavras-chave 
corresponde à quantidade de publicações nas quais as duas palavras-chave ocorrem juntas no título, no resumo 
ou na lista de palavras-chave(15).
Assim, a análise de coocorrência de palavras-chave foi gerada utilizando o software VOSviewer(15,16). Os 
metadados foram lidos e foi selecionada a opção de cocitação de referências citadas. O VOSviewer tem a opção, 
para este tipo de rede, de ser usado um arquivo de tesauros para normalizar as referências bibliográficas e tornar 
o resultado mais preciso.
A rede foi exportada em formato GML para ser recuperada no Gephi(17), de modo a serem calculadas as 
métricas de redes: modularidade de classes e centralidades de grau e de autovetor. A centralidade de autovetor 
atribui relevância a um nó em função de sua relação com os demais vértices da rede. Se um nó está ligado 
a outros que se encontram em uma posição central na rede, o mesmo terá um valor alto de centralidade de 
autovetor.
RESULTADOS E DISCUSSÃO
A pesquisa bibliográfica realizada na base Scopus revelou os resultados que foram divididos em dois períodos: 
antes da pandemia – de 1951 a março de 2020, e após a declaração da pandemia com a inclusão dos anos de 
2020 e 2021 – de 1951 a 2021.
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Antes da pandemia da COVID-19
Em uma pesquisa anterior(18), um levantamento preliminar dos termos associado ao coronavírus em pesquisa na 
base Scopus utilizou a expressão de busca: coronavirus OR “corona virus” OR “2019-nCoV” OR “SARS-CoV” OR 
“MERS-CoV” OR “severe acute respiratory syndrome” OR “middle east respiratory syndrome” OR “covid-19”. Foram 
recuperados 20.438 documentos, sendo 19.482 artigos publicados em periódicos e 956 em eventos científicos, 
cobrindo o período de 1951 a 2020.
A Figura 2 apresenta a evolução das publicações por ano. Observa-se que o pico de publicações ocorreu em 
2004, com 1.533 documentos. No período de 2006 a 2011 houve um decréscimo significativo, voltando a crescer até 
alcançar 934 documentos em 2015. Em 2019 foram publicados 855 documentos. Em 2020, devido ao crescimento 
de pessoas infectadas, inicialmente na China, e, posteriormente, em diversos países, foram publicados 276 
documentos apenas em dois meses. Isso indica que 2020 apresenta a expetativa de um crescimento significativo 
no número de publicações.
Figura 2 - Evolução das publicações por ano(18).
Outro ponto interessante a destacar é o percentual de documentos por área do conhecimento, que é mostrado 
na Figura 3. Observa-se que os maiores percentuais são de Medicina (30,7%), Imunologia e Microbiologia (22,0%), 
Bioquímica, Genética e Biologia Molecular (14,0%), Veterinária (8,5%) e Agricultura e Ciências Biológicas (8,3%). 
Esse resultado mostra que as publicações são da área de saúde e afins.
Figura 3 - Distribuição de documentos por área do conhecimento(18).
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A análise bibliométrica realizada com o CiteSpace seguiu os procedimentos apresentados no respectivo manual(14). 
O CiteSpace suporta análise de cocitação de autor, análise de cocitação de documento e análise de coocorrência de 
palavras-chave, modelando e visualizando redes e mapas. Nos mapas de conhecimento de visualização, existem 
“nós” e “ligações” que representam elementos ou unidades de análise (ou seja, autores, documentos, instituições 
e países) e relações ou tipos de análise (ou seja, coocorrência de palavras-chave, cocitação de documentos, 
coautoria, etc).
Para revelar os padrões e tendências de pesquisa sobre Coronavírus, foram realizadas no atual estudo as 
análises de cocitação de referências bibliográficas, com os “nós” sendo as referências e as “arestas” as ligações 
de cocitação.
A análise dos dados recolhidos (20.438 registros), baseou-se na rede de cocitação, que permitiu obter uma 
estrutura conceptual de pesquisa(11). A rede gerada, que é apresentada na Figura 4, possui 3.225 nós e 7.164 
arestas. Em seguida, foi executada a obtenção das comunidades (clusters) utilizando o algoritmo Log-likelihood 
Ratio(11) para alocar cada citação em uma comunidade(13), obtendo a Modularidade Q de 0,8756 e 395 comunidades. 
A barra superior da Figura 4 possui uma variação de cores, da esquerda para a direita, de magenta até amarelo. 
Essas cores identificam os anos das publicações: de 1971 (magenta) a 2019 (amarelo). 
Figura 4 - Rede de cocitação de documentos gerada pelo CiteSpace a partir da pesquisa bibliográfica realizada na 
base Scopus(18).
A Tabela I apresenta uma síntese das 15 maiores comunidades, incluindo o rótulo da comunidade, o número 
de documentos, a silhueta e o ano médio. O valor da silhueta de uma comunidade mede a qualidade de sua 
configuração. Seu valor varia entre -1 e 1. O valor mais alto representa a solução ideal(11). Observa-se que todas 
as comunidades apresentam valores de silhueta superiores a 0,8.
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Tabela I - Síntese das 15 maiores comunidades utilizando o CiteSpace.
Comunidade Número de documentos Silhueta    Ano médio
0. middle east respiratory syndrome coronavirus 276 0,884 2014
1. severe acute respiratory syndrome coronavirus 228 0.838 2004
2. murine coronavirus spike protein 210 0,804 1998
3. sars-cov main protease 173 0,788 2006
4. human coronaviruses 156 0,841 2006
5. severe acute respiratory syndrome 134 0,943 2003
6. new transcriptional unit 133 0,912 1992
7. epidemic diarrhea virus 122 0,963 2014
8. human enteric coronaviruses 106 0,948 1981
9. dromedary camel 103 0,964 2013
10. other species 89 0,983 1975
11. cleavage site 75 0,945 1996
12. neurotropic coronavirus 71 0,969 1994
13. respiratory viral panel 64 0,948 2007
14. transmissible gastroenteritis virus 56 0,984 1985
Fonte: Moresi e Pinho(18)
A Tabela II apresenta os 15 artigos com as maiores contagens de citações. Observa-se que 14 artigos são do 
ano 2003. Esse fato está relacionado ao coronavírus (SARS-CoV) que foi descoberto em associação com casos 
de síndrome respiratória aguda grave (SARS), em março de 2003(19). Nove estudos trataram da relação entre o 
coronavírus e a SARS(19,20,21,22,23,24,25,26,27). Um estudo focou no coronavírus HCov-EMC(28) e outro abordou sobre a 
progressão temporal das alterações clínicas, radiológicas e virológicas em um surto comunitário de SARS(29). Os 
demais estudos tratam da síndrome respiratória aguda SARS(30,31,32,33).
Tabela II - Os 15 documentos com as maiores contagens de citações.
Referência citada Ano Contagem de Citações Comunidade
Drosten et al(20) 2003 997 2. murine coronavirus spike protein
Ksiazek et al(22) 2003 966 2. murine coronavirus spike protein
Rota et al (19) 2003 811 2. murine coronavirus spike protein
Zaki et al(26) 2012 720 4. human coronaviruses
Lee et al(23) 2003 636 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Peiris et al(26) 2003 573 2. murine coronavirus spike protein
Marra et al(25) 2003 522 2. murine coronavirus spike protein
Guan et al(21) 2003 435 3. sars-cov main protease
Li et al(24) 2003 432 3. sars-cov main protease
Poutanen et al(27) 2003 411 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Tsang et al(30) 2003 380 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Peiris et al(29) 2003 373 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Snijder et al(32) 2003 337 3. sars-cov main protease
Booth et al(31) 2003 322 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Kuiken et al(33) 2003 316 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus 
Fonte: Moresi e Pinho(18)
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A Tabela III apresenta as áreas onde houve aumento na incidência de publicações, utilizando a funcionalidade 
Bursts do CiteSpace(14). Observa-se que 14 estudos trataram da relação entre o coronavírus e a SARS (19,20,22,23,24,2
5,26,27,28,30,34,35,36,37) e um a relação entre o coronavírus e a MERS(38).
Observa-se que dez referências estão entre as mais cocitadas e com os maiores índices de Bursts, havendo 
a maior concentração em publicações do ano de 2003. Este resultado é coerente, devido ao surto de SARS que 
ocorreu no final do ano de 2002. A frente de pesquisa mais recente se refere ao coronavírus humano, que possui 
o médio de publicações em 2006. Contudo, o artigo mais relevante é de 2012.
Tabela III - Os 15 documentos com os maiores índices Bursts.
Referência citada Ano Índice Bursts Comunidade
Zaki et al(27) 2012 272,31 4. human coronaviruses
Drosten et al(19) 2003 163,43 2. murine coronavirus spike protein
Ksiazek et al(21) 2003 161,96 2. murine coronavirus spike protein
Lee et al(22) 2003 158,93 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Rota et al(18) 2003 146,90 2. murine coronavirus spike protein
Poutanen et al(26) 2003 107,73 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Tsang et al(29) 2003 102,76 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Raj et al(33) 2013 99,9 3. sars-cov main protease
Marra et al(24) 2003 98,3 2. murine coronavirus spike protein
Assiri et al(34) 2013 96,74 3. sars-cov main protease
Assiri et al(37) 2013 89,52 0. middle east respiratory syndrome coronavirus
Li et al(35) 2005 85,14 4. human coronaviruses
Peiris et al(25) 2003 80,16 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Li et al(23) 2003 78,38 1. severe acute respiratory syndrome coronavirus
Lau et al(36) 2005 77,83 4. human coronaviruses
Fonte: Moresi e Pinho(18)
Após a declaração da pandemia da COVID-19
Com o reconhecimento, pela Organização Mundial da Saúde, da pandemia mundial, houve uma explosão de 
publicações. Utilizando a mesma expressão de busca na base Scopus, foram recuperados 126.479 documentos, 
abrangendo o período de 1951 a 2021. São 120.868 artigos publicados em periódicos e 5.611 em conferências.
Em 2020 foram publicados 68.282 documentos. Em 2021 já foram publicados 37.465 documentos até 
o momento da realização da busca do presente estudo. Observa-se que os anos de 2020 e 2021 possuem 
mais documentos publicados do que todo o período de 1951 a 2019, o que impacta diretamente toda a análise 
apresentada no item anterior.
A pandemia evidencia uma singularidade que motivou esta explosão de publicações. Um dos efeitos desta 
singularidade é que dos 100 artigos mais citados, a maioria é de 2020. Conforme mostrado no item anterior, os 
documentos mais citados eram de 2003 e 2012. A Tabela IV apresenta a distribuição de citações por ano de publicação.
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Tabela IV - Distribuição de citação de documentos por ano.



















Fonte: elaborada pelos autores
Devido ao volume de documentos recuperados, não foi possível gerar a rede de cocitação utilizando o CiteSpace. 
Como alternativa, foram utilizados os softwares livres VOSviewer(15,16) para gerar as redes de coocorrência de 
palavras-chave e de cocitação e o Gephi(17) para obter as métricas de redes.
Rede de coocorrência de palavras-chave dos autores
Os metadados foram lidos e selecionada a opção de coocorrência de palavras-chave do autor. Sem o controle 
do vocabulário, com um mínimo de 10 ocorrências para cada par de palavras-chave, resultou em uma rede de 
coocorrência com 3.797 nós (cada nó é uma palavra-chave), 8 comunidades e 140.318 arestas (cada aresta 
corresponde à coocorrência de duas palavras-chave). Contudo, o VOSviewer oferece uma opção de criar um arquivo 
texto para realizar o controle do vocabulário – o tesauro, ou seja, a substituição e a exclusão de termos. Trata-se 
de uma interpretação qualitativa das palavras-chave incluídas pelos autores nos metadados de cada documento. 
Com essa opção do controle do vocabulário, a rede resultante incluiu 3.393 nós, 8 clusters e 105.396 arestas.
A Figura 5 apresenta a visualização do mapa de calor da rede de coocorrência de palavras-chave, onde se 
destacam: covid-19, sars cov 2, coronavirus, pandemics, epidemiology, mental health, entre outras. A palavra-chave 
Covid-19, que foi incluída na expressão de busca da pesquisa bibliográfica, possui grau 3308, ou seja, coocorre 
com quase todas as demais palavras-chave.
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Figura 5 - Rede de coocorrência de palavras-chave dos autores.
O VOSviewer possui um recurso de visualização a partir do ano médio de ocorrência de cada palavra-chave. 
A Figura 6 apresenta a visualização do grafo. A legenda no canto inferior direito permite identificar o ano médio a 
partir das cores, que variam de lilás a amarelo. Observa-se que a maioria das palavras-chave possuem a coloração 
amarela, evidenciando a ocorrência em 2020.
A rede foi exportada em formato GML para ser recuperada no Gephi(17), de modo a serem calculadas as 
métricas de redes: modularidade de classes e centralidades de grau e de autovetor. A centralidade de autovetor 
atribui relevância a um nó em função de sua relação com os demais vértices da rede. Se um nó está ligado a outros 
que se encontram em uma posição central na rede, o mesmo terá um valor alto de centralidade de autovetor. Já a 
centralidade de grau representa um importante aspecto da posição de um nó na estrutura de uma rede, além de 
atribuir a sua relevância em função do número de arestas que o mesmo estabelece com os demais vértices da rede(39).
Figura 6 - Visualização da rede de coocorrência de palavras-chave dos autores com a identificação do ano médio.
Moresi EAD, Pinho I
Rev Bras Promoç Saúde. (Supl.): 2021;34:1343510
A Tabela V apresenta as 20 palavras-chave com as maiores centralidades de autovetor da rede de coocorrência 
de palavras-chave dos autores. Observa-se que 6 palavras-chave têm o ano médio de coocorrência em 2020. 
Apenas uma palavra-chave apresenta ano médio de 2011. 
Isso revela como as publicações dos anos de 2020 e 2021 impactaram a pesquisa sobre o tema. Mesmo 
palavras-chave como epidemiology, infectious diseses, public health, viruses e epidemics, que são mais comuns 
na área de saúde, tiveram o ano médio deslocado mais para próximo de 2020.
Tabela V - Palavras-chave com maiores centralidades de autovetor da rede de coocorrência.
Palavra-chave Ano Médio Grau Centralidade de Autovetor
covid-19 2020,3106 3308 1,0000
coronavirus 2018,7298 3017 0,9495
sars cov2 2020,3091 2835 0,9117
pandemics 2020,1415 2197 0,7607
sars 2011,5550 1386 0,5550
epidemiology 2018,8295 950 0,4344
infectious diseases 2018,7865 879 0,4129
public health 2019,8296 921 0,4113
viruses 2016,6726 760 0,3635
mortality 2020,1724 765 0,3633
pneumonia 2019,0078 765 0,3626
infections 2019,0696 735 0,3588
children 2019,0863 685 0,3473
mental health 2020,3138 742 0,3410
influenza virus 2016,2402 637 0,3276
epidemics 2018,8323 629 0,3252
lockdowns 2020,3816 700 0,3209
coronavirus infections 2019,6947 607 0,3162
sars cov 2013,4550 713 0,3152
vaccines 2018,3434 632 0,3052
Fonte: elaborada pelos autores
Rede de cocitação de referências citadas
Dois documentos são cocitados se houver um terceiro que os cite. Quanto maior o número de documentos em 
que duas publicações são citadas concomitantemente, mais forte será a relação de cocitação entre elas(40). Um 
modelo bibliométrico de cocitação define áreas coerentes de problemas de pesquisa classificando e agrupando 
os trabalhos científicos atuais por meio de referências comuns a grupos de trabalhos muito citados ou cocitados. 
A unidade básica desse modelo é a comunidade de cocitação que é composta por dois componentes(41): 
um conjunto de trabalhos citados e cocitados chamados de literatura de base; e um conjunto de artigos que os 
referenciam, denominada de literatura atual publicada do tema.
Esse tipo de rede agrupa os trabalhos citados simultaneamente em um documento. Além disso, considera 
que a literatura de base representa os núcleos de teorias e métodos e os artigos citados descrevem as frentes de 
pesquisa em domínios temáticos no período investigado. 
A rede de cocitação de referências citadas foi gerada utilizando o software VOSviewer(15,16). Os metadados foram 
lidos e foi selecionada a opção de cocitação de referências citadas. O VOSviewer tem a opção, para este tipo de 
rede, de ser usado um “arquivo de tesauros” para normalizar as referências bibliográficas e tornar o resultado mais 
preciso. Sem o uso do tesauro de referências bibliográficas, com um mínimo de 40 cocitações para cada documento, 
obteve-se uma rede de cocitação com 883 nós e 49.029 arestas. Com a inclusão do tesauro de referências, a rede 
resultante passou a possuir 357 nós e 21.697 arestas.
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O grafo foi exportado para o Gephi(17), onde foram calculadas as métricas de redes. A Tabela VI apresenta os 
15 documentos com as maiores centralidades de autovetor. Esta centralidade mede a influência de um nó em uma 
rede. Um nó será influente se estiver conectado a outros nós importantes (pontuações mais altas). A essência da 
centralidade de autovetor é calcular a influência de um nó em função dos escores de seus vizinhos(42).
O resultado revela que 10 documentos são de 2020, um de 2019, um de 2012 e 3 de 2003. Isso revela, mais 
uma vez, que a COVID-19 impactou a pesquisa sobre coronavírus e a busca pelo conhecimento mais aprofundado 
sobre o vírus, a contaminação e as alternativas terapêuticas. 
Tabela VI - Documentos com as maiores centralidades de autovetor da rede de cocitação de referências citadas.
Documento Ano Tema de pesquisa Grau Centralidade de Autovetor
Huang et al(43) 2020 Pneumonia – Covid-19 313 1,0000
Li et al(24) 2003 SARS coronavirus 309 0,9963
Zhu et al(44) 2020 Pneumonia – Covid-19 292 0,9620
Lu et al(45) 2020 Características genômicas do Covid-19 287 0,9526
Chen et al(46) 2020 Pneumonia – Covid-19 288 0,9508
Zhou et al(47) 2020 Caracterização do Covid-19 275 0,9297
Zaki et al(28) 2012 Coronavirus e pneumonia 276 0,9281
Zhou et al((48) 2020 riscos associados à morte intra-hospitalar 265 0,8996
Wu et al(49) 2020 síndrome respiratória grave 261 0,8954
Wrapp et al(50) 2020 estrutura microscópica do Covid-19 255 0,8883
Wang et al(51) 2020 Pneumonia – Covid-19 255 0,8784
Drosten et al(20) 2003 SARS-CoV 268 0,8779
Hoffmann et al(52) 2020 transmissão viral – SARS-CoV2 246 0,8665
Ksiazek et al(22) 2003 SARS-CoV 261 0,8553
Cui, Li e Shi(53) 2019 SARS-CoV e MERS-CoV
Fonte: elaborada pelos autores
Assim, autores relataram as características epidemiológicas, clínicas, laboratoriais e radiológicas e o tratamento e 
resultados clínicos de pacientes com pneumonia causada pelo COVID-19(43). Outros identificaram uma metalopeptidase, 
enzima conversora de angiotensina 2 (ACE2), que causa a síndrome respiratória aguda grave (SARS) (24). Pesquisadores 
usaram as células epiteliais humanas das vias aéreas, de pacientes com pneumonia causada pelo novo coronavírus, 
para isolar o novo vírus(44) e constataram que o vírus era diferente do MERS-CoV e do SARS-CoV, e que o 2019-
nCoV é o sétimo membro da família dos coronavírus que infectam humanos(44).
Pesquisadores(45) descreveram as características genômicas do novo coronavírus, além das semelhanças e 
diferenças com outros coronavírus, incluindo o vírus que causou a epidemia de síndrome respiratória aguda grave 
de 2002-03. Outros(46) buscaram esclarecer melhor as características epidemiológicas e clínicas da pneumonia 
causada pelo 2019-nCoV. Outros autores(47) relataram a identificação e caracterização de um novo coronavírus 
(2019-nCoV), que causou uma epidemia de síndrome respiratória aguda em humanos em Wuhan, China. Na 
Arábia Saudita, analisaram(28) os dados clínicos de um paciente de 60 anos, que apresentou pneumonia aguda 
e subsequente insuficiência renal com desfecho fatal. Eles isolaram e fizeram a identificação molecular do vírus 
denominado HCoV-EMC e que os diversos tipos de coronavírus hospedados em animais podem causar doenças 
graves em humanos.
Pesquisadores(48) buscaram melhorar a descrição dos fatores de risco para mortalidade e um curso clínico 
detalhado da doença, incluindo disseminação viral, de pacientes com COVID-19. Eles extraíram dados demográficos, 
clínicos, de tratamento e laboratoriais, incluindo amostras seriadas para detecção de RNA viral, de sobreviventes 
e não sobreviventes, para explorar os fatores de risco associados à morte intra-hospitalar.
Foi estudado um único paciente que trabalhava no mercado de Wuhan – China, que foi admitido no Hospital 
Central de Wuhan em 26 de dezembro de 2019 enquanto apresentava uma síndrome respiratória grave que incluía 
febre, tontura e tosse(49). Eles realizaram o sequenciamento de RNA metagenômico de uma amostra de fluido de 
lavagem broncoalveolar do paciente e identificaram uma nova cepa de vírus de RNA da família Coronaviridae, que 
foi denominada de 2019-nCoV(49). A estrutura de microscopia crioeletrônica do 2019-nCoV foi determinada, cujo 
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conhecimento é essencial para o desenvolvimento e a avaliação de contramedidas médicas para enfrentar a crise 
de saúde pública em curso(50).
Também buscaram descrever as características epidemiológicas e clínicas de pacientes com pneumonia 
causada pelo 2019-nCoV(51), e para isso, analisaram as características clínicas de 138 pacientes hospitalizados e 
compararam os casos graves que receberam cuidados em unidade de terapia intensiva (UTI) com os não graves, 
que não receberam cuidados em UTI. 
Pesquisadores integraram uma rede de laboratórios internacionais, estabelecida pela OMS, para facilitar a 
identificação do agente causador da SARS(20). Como parte dessa rede, eles identificaram e caracterizaram um novo 
coronavírus em pacientes com SARS. Outros pesquisadores(52) demonstraram que o SARS-CoV-2 usa o receptor 
ACE2 do SARS-CoV para a entrada do coronavírus nas células, fornecendo informações sobre a transmissão viral 
e revelando alvos terapêuticos.
Realizaram-se estudos(22) para identificar o agente etiológico do surto mundial da síndrome respiratória aguda 
grave (SARS), que foi associado a exposições originadas de um único trabalhador de saúde doente da província 
de Guangdong, China. Uma revisão(53) sobre o conhecimento atual da origem e da evolução dos dois coronavírus 
patogênicos da síndrome respiratória aguda grave (SARS-CoV) e da síndrome respiratória do Oriente Médio (MERS-
CoV), discutiu seu uso de receptor e destacaram a diversidade e o potencial de disseminação de coronavírus 
transmitidos por morcegos.
Assim, destaca-se que este é um tema que interessa a diversos campos do conhecimento, mas que se vai 
construindo como área de investigação/pesquisa com teoria e prática estruturada. Autores e publicações relevantes 
são cocitados criando redes de conhecimento que consolidam este tema.
As frentes de pesquisa, no período anterior à pandemia, concentraram-se em estudos relacionados à síndrome 
respiratória aguda grave e aos tipos de coronavírus. No período da pandemia, as frentes de pesquisa se concentraram 
na Covid-19.
Como prosseguimento da investigação, sugere-se que novas análises bibliométricas sejam realizadas, tais 
como cooperação entre pesquisadores, organizações e países. Também são interessantes estudos para verificar 
o impacto em outros campos de pesquisa como educação, gestão e negócios, governo etc.
CONCLUSÃO
O estudo aponta que o mapeamento de um tema por meio das variadas vertentes de visualização dos dados 
obtidos é uma fase importante para que se possa decidir sobre o foco a ser dado em uma futura revisão integrativa 
sobre o coronavírus.
A metodologia é consistente, pois possibilita uma análise abrangente dos documentos publicados em um 
período. Contudo, a definição da expressão de busca é um ponto crítico, pois implica diretamente nos documentos 
que serão recuperados em uma pesquisa bibliográfica.
A evolução dos quantitativos de documentos por ano permite analisar a evolução do tema ao longo do período 
em análise. Particularmente, como observado nos períodos antes e após da declaração da pandemia. O crescimento 
acelerado de publicações em 2020 e 2021, revelou a mobilização da comunidade científica mundial em busca de 
soluções para a COVID-19.
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